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ゲノムが解明された生物種の遺伝子・タンパク質データベースである KEGG GENESに対し、既知の PKSで














返し回数 4の PSI-BLAST結果を採用し、これに加えてドメイン情報を使用することでタイプ I～IIIを区別するこ
とが可能となった。しかしながら、FAS のように PKS と近縁のファミリーのタンパク質で、類似の反応系を持っ
たものはPKSと同様のドメインを持っていることが知られており、この分類中にも FASやその他類似の非PKS
配列が大量に含まれる結果となった。系統樹を作成した結果(図 1、ここではタイプ IIIのもののみを示す)、この
FAS を含む非 PKS 配列を PKS 配列と区別することが可能になり、タイプ III 候補配列では 939 配列中 348、
すなわち全体のおよそ 4割弱が非 PKS配列であることがわかった。KEGG GENESに含まれる既知 PKS配列
に加え、全ゲノムが決定されていない生物における既知 PKS 配列を UniProt データベースより取得し系統樹
に挿入(図 1青色部、ここではバクテリアタイプのもののみを示す)することで既知PKS配列を含むクラスターを





図 1. タイプ IIIのPKS候補配列で作成した系統樹。上は FAS等の非PKS配列を含む状態、下は非PKS
配列を除去した状態(外群として使用した FASを除く)。紫色、赤色、緑色、水色の部分はそれぞれ
バクテリア、菌類、植物、原生生物の配列。青色の部分は既知のバクテリアタイプ III PKSの配列。 
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